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摘 要 : 研究 野生 作物 资源 的 遗传 变异 及 分 化 机 制 对 种 质 资源 的 收集 与 改良 具有 重要 意义 。 
魔 苹 是 我 国 西南 地 区 的 特色 经 济 作物 ， 但 由 于 受到 人 为 活动 干扰 ， 野 生 种 群 不 断 衰退 。 为 评 
佑 西南 地区 魔 芋 属 (Amorphophallus) 野生 群体 的 遗传 多 样 性 ， 探 究 代 表 性 物种 的 系统 发 育 
地 位 ， 该 研究 利用 3 个 叶绿体 DNA (cpDNA) 片段 ， 分 析 了 魔芋 6 个 物种 的 遗传 多 样 性 ， 
重建 了 种 间 系 统 发 育 关系 。 结 果 表 明 : CIO 西南 地 区 野生 魔芋 群体 的 遗传 多 样 性 普遍 较 低 ， 
虽然 单 倍 型 多 样 性 (AH4) 均值 为 0.428， 但 近 一 半 群 体 只 有 1 个 单 倍 型 ，6 个 物种 整体 水 平 
上 的 单 倍 型 多 样 性 在 0.704 到 0.983 ZE. (2) 在 6 个 物种 间 检 测 到 高 水 平 的 遗传 分 化 ， 遗 
传 分 化 系数 CFsr) 值 在 0.481 到 0.967 之 间 。 G) 系统 发 育 分 析 表 明 ， 选 取 的 27 个 魔芋 
主要 聚 成 三 个 分 支 : 非洲 分 文 、 东 南亚 分 支 和 东亚 分 支 。 疣 柄 魔芋 CA. paeoniüfolius) 隶属 
于 东南 亚 区 系 ， 而 东亚 分 支 A 包含 花 魔 芋 (4. konjac) MERRE (A. krausei) ， 东 亚 分 支 
B 由 东亚 魔芋 (A. kiusianus) ~ WEF CA. yunnanensis) 和 东京 魔芋 CA. tonkinensis) 构成 。 
生境 隔离 与 人 为 干扰 造成 了 西南 地 区 野生 魔芋 群体 较 低 的 遗传 多 样 性 , 魔芋 属 东亚 文系 的 分 
化 可 能 与 早期 的 快速 扩张 和 生态 适应 有 关 。 该 研究 为 西南 地 区 魔芋 资 源 的 合理 保护 、 可 持续 
利用 和 杂交 育种 提供 了 参考 资料 。 
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Genetic diversity of six Amorphophallus species in Southwest 


China based on cpDNA sequences 
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Abstract: Investigating mechanisms underlying genetic variation and differentiation of wild 
resources is critical for the utilization and improvement of crop germplasms. Amorphophallus is 
an important economic crop in Southwest China for its glucomannan production. However, the 
wild populations of this genus are declining due to human activities. To investigate the genetic 
diversity and phylogenetic relationship of representative Amorphophallus species in Southwest 
China, three chloroplast DNA fragments were amplified and used to conduct population genetic 
and phylogenetic studies. The results were as follows: (1) The genetic diversity of wild 
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Amorphophallus populations was generally low with an average haplotype diversity (Ha) of 0.428. 
In addition, nearly half of the total populations had only one haplotype. The haplotype diversity of 
each species varied from 0.704 to 0.983. (2) The genetic differentiation between each pair of six 
species was relatively high, and the Fsr values ranged from 0.481 to 0.967. (3) The phylogenetic 
inference suggested that 27 selected Amorphophallus species should be divided into three clades. 
A. paeoniifolius belonged to the Southeast Asia clade. The continental Asia A clade included A. 
konjac and A. krausei, and continental Asia B clade was comprised of A. kiusianus, A. 
yunnanensis and A. tonkinensis. Geographic isolation and human disturbance could have caused 
the low genetic diversity in wild populations of Amorphophallus. The divergence of the 
continental Asia clade may be driven by the rapid radiation and ecological adaptation in species of 
this clade. These findings provide theoretical guidance for the conservation, utilization and 
breeding of Amorphophallus species in Southwest China. 
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探究 栽培 作物 野生 资源 的 遗传 多 样 性 及 遗传 分 化 机 制 对 种 质 资 源 的 收集 与 品种 改良 具 
有 重要 的 应 用 价值 和 科研 意义 。 魔 芋 是 天 南星 科 Araceae), EEE (Amorphophallus Blume? 
的 多 年 生 草 本 植物 ( 白 立 伟 等 ，2016)〉 ， 主 要 分 布 于 西非 、 亚 洲 中 南 半 岛 、 中 国 西南 山地 和 
东南 亚 国家 的 热带 及 亚热带 地 区 ， 全 球 约 200 种 ， 我 国 约 有 20 $$ MER, 2004) . EE 
在 我 国 具 有 悠久 的 栽培 利用 历史 并 且 野 生 种 质 资 源 丰 富 ， 其 地 下 球状 块茎 富 含 葡 甘 聚 糖 ， 有 具 
有 重要 的 经 济 价 值 ( 李 恒 和 龙 春 林 ，1998) 。 近 年 来 ， 我 国 的 魔芋 种 植 面 积 不 断 扩 大 ， 自 
2017 年 西南 各 省 的 总 种 植 面积 已 达到 世界 第 一 (Srzednicki & Borompichaichartkul, 2020) 。 
但 由 于 长 期 无 性 繁殖 ， 魔 苹 种 质 出 现 了 品质 下 降 、 产 量 降低 、 病 害 流行 等 问题 ， 要 推动 魔 苹 
产业 的 进一步 发 展 ， 加快 野 生 种 质 资 源 的 收集 与 遗传 多 样 性 评价 已 刻 不 容 绥 CERT, 2010)。 

20 世纪 80 年 代 起 ， 我 国 对 魔芋 种 质 资 源 的 起 源 与 进化 、 种 质 的 亲缘 关系 和 分 类 等 进行 
了 研究 并 取得 一 定 的 成 果 〈 牛 义 等 ，2005) 。 李 恒 研 究 整理 了 中 国 魔芋 属 植物 19 种 ， 包 括 
中 国 特有 的 8 个 种 ， 后 续 又 发 现 命 名 了 3 个 新 种 〈 李 恒 ，1988) 。 一 些 分 子 生物 学 研究 利用 
ISSR, RAPD, AFLP 等 分 子 标 记 ， 探 讨 了 魔芋 部 分 栽培 品种 之 间 的 杂 缘 关系 〈 张 盛 林 和 和 孙 
远航 ，2006; 任 盘 宇和 潘 明 清 ，2013; Pan etal., 2015) 。 但 目前 我 国 在 魔芋 野生 资源 的 亲 
缘 关 系 特别 是 分 子 系统 进化 方面 的 研究 还 较为 欠缺 ,各 地 命名 混乱 ， 同 种 异 名 ， 同 名 异种 的 
现象 较为 突出 ， 特 别 是 对 野生 魔 苹 资 源 的 遗传 变异 缺乏 系统 研究 〈 牛 义 等 ，2005) 。 

作为 西南 地 区 的 特色 经 济 作物 ， 魔 芋 具 有 重要 的 经 济 与 生态 价值 〈 赵 培 城 等 ，2015) 。 
但 人 类 活动 ， 如 环境 污染 、 生 境 破坏 等 行为 ， 造 成 了 魔芋 野生 群体 的 衰退 〈 牛 义 等 ，2005 ) 。 
作为 种 质 资源 改良 的 优良 材料 , 加快 野生 种 质 资 源 的 研究 与 利用 , 对 魔芋 的 品种 改良 具有 重 
要 意义 。 当 前 对 魔芋 野生 群体 的 遗传 背景 缺乏 了 解 ,给 资源 保护 和 育种 工作 造成 了 很 大 阻碍 
(Gao et al., 2017) 。 叶 绿 体 DNA CcpDNAO 为 单 系 遗 传 ， 遗 传 过 程 不 经 历 基 因 重 组 ， 被 广 
泛 地 应 用 于 植物 系统 发 育 、 遗 传 多 样 性 评价 等 研究 中 《〈 李 嫩 翔 等 ，2020) 。cpDNA 片段 
trnK-matK« rbcL 和 trnL 在 天 南星 科 的 系统 进化 研究 中 ,被 证 明 具 有 通用 性 好 、 突 变 率 高 的 
特点 (Grob et al., 2002; Sedayu et al., 2010) 。 破 碎 生 境 对 种 群 动 态 的 影响 及 演化 趋势 是 保育 
遗传 学 研究 的 热点 问题 , 遗传 多 样 性 则 是 推断 物种 进化 潜力 的 重要 指标 之 一 〈 王 峥 峰 和 葛 学 
Æ, 2009) 。 为 评估 西南 地 区 魔芋 属 物种 野生 群体 的 遗传 多 样 性 ， 探 究 代 表 物 种 的 系统 发 育 
地 位 ， 本 研究 采用 以 上 3 个 cpDNA 片段 对 西南 地 区 6 种 魔芋 属 植物 的 野生 群体 进行 遗传 多 
样 性 及 种 间 系 统 发 育 研 究 ， 以 期 为 西南 地 区 魔芋 物种 的 保护 提供 指导 , 为 今后 魔芋 的 种 质 创 
新 提供 理论 依据 。 


1 材料 与 方法 


1.1 试验 材料 


2019—2021 年 ， 本 研究 采集 南方 五 省 (区 ) 
芋 属 6 b. BIERE CA. konjac) 、 东 京 魔芋 


FEF (A. yunnanensis) ~ WEF (A. paeoniifolius) ~ KEF CA. kiusianus). 的 野 和 


(云南 、 广 西 、 贵 州 、 湖 南 、 江 西 ) 的 魔 
F CA. tonkinensis) 、 西 盟 魔 芋 CA. krausei) ~ 


和 群体。 采样 过 程 中 ， 随 机 选择 植株 ， 每 株 样本 间隔 至 少 sm， 采集 叶片 置 于 硅胶 中 干燥 保存 


CE 1) 。 采 用 植物 基因 组 


1.5% 琉 脂 糖 凝 胶 进行 电泳 检测 。 


Table 1 Geographic information of Amorphophallus populations collected in this study 


物种 


Species 


花 魔 苹 A. konjac 


东京 魔芋 A. 


tonkinensis 


西 盟 魔芋 A. krausei 


JUST A. yunnanensis 


HEEE A. 


paeoniifolius 


DNA 提取 试剂 盒 《 天 根 ， 北 京 ) 提取 魔芋 叶片 总 基因 


表 1 本 研究 的 魔芋 和 

群体 编号 纬度 经 度 

Latitude Longitude 
Population ID 
(N) (E) 

SZTL 24?38'49" 104?8'16" 
KZSMY 25?8'60" 102?44'9" 
WFSY 24°53'60" 103°43'33" 
YXSBQ 23°22'8" 102°25'58" 
GXKK 23°18'32" 105°56'6" 
BLZ 22?33'18" 103?57'10" 
GXLLG 24?T48" 106?33'43" 
GXNL 23?4'37" 105?44'34" 
NGNS 22?2826" 106?57'0" 
JDYSD 24?4]'2" 100?28'33" 
PZQ 21?48'7" 102?2237" 
XDX7 2492631" 98?37'15" 
LYCG 22?21]'46" 100?5812" 
XLSD 22?2'6" 101?14'52" 
SZFHG 24?37'8" 104?14'45" 
BMHC 22?39'46" 101?9'10" 
BNGD 22°19'15" 101°31'51" 
LCYDYL 24°14'38" 99°34'12" 
YSXS 28°46'58" 110°12'54" 
LYLZW 24°16'51" 106°39'57" 
YSCTY 28°47'24" 110°15'25" 
GZMXCD 25°14'56" 106°5'52" 
MXXZ 21°53'2" 102°21'28" 
DW 26°47'34" 100°28'15" 


体 样本 采集 地 点 信息 


采样 点 地 址 


Sampling location 


云南 


币 宗 Shizong, Yunnan 


云南 昆明 Kunming, Yunnan 


云南 陆 良 Luliang, Yunnan 
云南 玉溪 Yuxi, Yunnan 
广西 那 坡 Napo, Guangxi 


云南 河口 Hekou, Yunnan 


广西 百色 Baise, Guangxi 


t 
E 


陡坡 Napo, Guangxi 
广西 龙 州 Longzhou, Guangxi 


云南 景 东 Jingdong, Yunnan 
云南 西双版纳 
Xishuangbanna, Yunnan 


云南 芒 市 Mangshi, Yunnan 


云南 景 洪 Jinghong, Yunnan 
云南 西双版纳 
Xishuangbanna, Yunnan 
云南 师 宗 Shizong, Yunnan 
云南 普洱 Puer, Yunnan 
云南 西双版纳 


Xishuangbanna, Yunnan 


云南 临 沧 Lincang, Yunnan 
湖南 永 顺 Yongshun, Hunan 


广西 凌云 Lingyun, Guangxi 

湖南 永 顺 Yongshun, Hunan 

iMi Wangmo, Guizhou 
云南 西双版纳 


Xishuangbanna, Yunnan 


云南 景 东 Jinghong, Yunnan 


?H DNA, 


NJZ 23°34'26" 99°33'46" 云南 镇 康 Zhenkang, Yunnan 
[- 


东亚 魔芋 A. kiusianus GLYJC 25°41'6" 110°53'9" 广西 桂林 Guilin, Guangxi 
YLSNG 26°31'58" 113°59'20" 湖南 炎 陵 Yanling, Hunan 
JABF 28?58'8" 115?2313" 江西 靖 安 Jing'an, Jiangxi 

1.2 PCR 扩 增 和 测序 


利用 已 发 表 的 引物 对 trnK-matK, rbcL 和 trnL 3 个 cpDNA 片段 进行 PCR が 増 ( 表 2) 。 
PCR 扩 增 体系 总 体积 为 30 uL, W 20-50 ng DNA 模板 、 正 、 反 向 引物 C10 hmolLI) 、 
2xPCR StarMix (GenStar) 和 ddEDO 等 。 反 应 程序 设置 为 预 变性 ，95 C, 5 min; 35 个 扩 增 
循环 ，95 °C 变性 30s, 56?C3H4« 30 s，72 °C 延伸 60s; fAXEff, 72°C, 7 min。 扩 增产 物 
经 1.5 % 琼 脂 糖 凝 胶 电泳 检测 ， 合 格 产物 送 生 工 生物 工程 (上海) 股份 有 限 公司 进行 双向 测 
序 。 


表 2 本 研究 cpDNA 片段 扩 增 所 用 引物 序列 
Table 2 The primer sequences used in the amplification of cpDNA fragments in this study 


cpDNA 标记 引物 序列 参考 文献 
cpDNA marker Primer sequence Reference 

F: 5'-CTTGCAGTTTTCATTGCACA-3', Johnson & Soltis, 1994 
pU R: S-TTCACTTTTGGTCTCAACCC-3' 

F: S'-ATGTCACAACA AACAGAAAC-3', Olmstead et al., 1992 
EE R: 5-TCCTTTTAGTAAAAGATTGGGCCGAG-3' 

F: 5'-CGAAATCGGTAGACGCTACG-3', Taberlet et al., 1991 
ne R: 5-GGGGATAGAGGGACTTGAAC-3' 


1.3 数据 分 析 

首先 ， 采 用 Lasergene 软件 的 Seqman 工具 对 3 个 cpDNA 片段 进行 拼接 CDNAStar Ince., 
Madison, WI, USA) ; 然后， 使 用 MEGA v7.0 的 Clustal W 算法 对 所 有 样本 的 DNA 序列 进 
行 比 对 , 将 同一 个 体 的 3 个 cpDNA 片段 序列 串联 作为 一 个 整体 进行 分 析 (Kumar et al., 2016)。 
遗传 多 样 性 评估 时 , 将 连续 多 碱 基 的 插入 /缺失 突变 视 为 单 突变 事件 (Simmons & Ochoterena, 
20000 。 为 减少 误差 ， 样 本 量 少 于 3 个 的 群体 KZSMY、GXKK) 不 用 于 群体 遗传 多 样 性 
分 析 。 采 用 Arlequin 软件 评估 6 个 物种 间 的 遗传 分 化 系数 (Fsr) ， 并 用 1 000 次 模拟 运算 
评估 显著 性 CExcoffier & Lischer, 2010) 。 
为 评估 魔 苹 6 个 物种 之 间 的 亲缘 关系 及 系统 进化 地 位 ， 本 研究 使 用 IQ-TREE 1.6.12 对 
cpDNA 单 倍 型 序列 进行 核酸 蔡 代 模型 检测 ， 构 建 最 大 似 然 法 (maximum likelihood, ML) 
系统 进化 树 , 运行 1000 次 Bootstrap 检测 显著 性 (Nguyen et al., 2014) 。 此 外 , 采用 SplitsTree 
4.14.6 对 所 有 单 倍 型 序列 构建 Neighbor-Net 树 ， 评 估 魔 苹 种 间 的 网 状 进 化 关系 Huson & 
Bryant, 2006) 。 


2 结果 与 分 析 


2.1 cpDNA 序列 扩 增 
对 来 源 于 28 个 野生 群体 的 170 个 样本 分 别 进 行 cpDNA 序列 扩 增 ，3 个 cpDNA 片段 的 
电泳 检测 结果 表明 ，PCR 目的 产物 条 带 清晰 ， 符 合 测序 要 求 (图 1) 。 


= 


LA 8 2 RA AR RA B4 RR RB OR we 


M 表示 DL2 000 Marker. 
M indicates DL2 000 Marker. 
图 1 部 分 样本 3 cpDNA 片段 [rbcL (A). trnL (B). trnK-matK (CO)] 扩 增产 物 电 泳 图 
Fig. 1 Electrophoresis of amplification products of three cpDNA fragments [rbcL (A). trnL (B) 
and trnK-matK (C)] 


22 基于 cpDNA 的 物种 遗传 变异 与 遗传 多 样 性 

经 样本 间 的 序列 拼接 和 比 对 ， 得 到 的 3 个 叶绿体 片段 trnK-matK« rbcL 和 trnLl 的 序列 
长 度 分 别 为 719、1312、315 bp。 将 同一 个 体 的 三 条 序列 串联 进行 整体 分 析 ， 序 列 总 长 度 为 
2346 bp。 在 所 有 样本 序列 中 检测 到 128 个 多 态 性 位 点 ， 其 中 插入 /缺失 突变 位 点 78 个 ， 共 
得 到 57 个 单 倍 型 。 遗 传 多 样 性 分 析 表 明 ， 和 群体 遗传 多 样 性 较 低 ， 核 昔 酸 多 样 性 (x) 在 0.000 
到 0.00931 之 同 。 在 部 分 群体 具有 一 介 単 倍 型 (26 个 群体 中 的 12 个 ) ， 而 群体 DW GER 
EF) 和 NJZ《〈 疣 柄 魔芋 ) 具有 最高 的 群体 単 倍 型 多 欄 性 (万 =1.0) 。 而 在 物种 水 平 ， 每 个 
物种 的 单 倍 型 数量 从 4 到 14 不 等 ， 其 中 疣 柄 魔芋 和 东京 魔芋 的 遗传 多 样 性 较 高 ( 表 3) 。 
在 花 魔 棕 、 东 京 魔 芋 、 西 嚼 魔芋 和 滇 魔芋 的 种 内 群体 间 发 现 了 共享 单 倍 型 , 但 6 个 物种 之 间 
没有 共有 单 倍 型 存在 。 物 种 间 的 两 两 遗传 分 化 表明 , 花 魔芋 和 滇 魔芋 两 个 物种 间 的 遗传 分 化 
系数 最 高 (Fsr=0.942) ; 而 花 魔 芋 和 西 盟 魔芋 的 遗传 分 化 系数 最 低 ， 为 0.481 ( 表 4) 。 

表 3 西南 地区 魔 芋 6 个 物种 的 cpDNA 序列 遗传 多 样 性 参数 


Table 3 Genetic diversity parameters of six Amorphophallus species from Southwest China 
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Species Haplotypes (Individual number) 样 性 
ID number S T 


东京 魔芋 


A. tonkinensis 


A. krausei 


FEF 


A. yunnanensis 
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DERRE 


A. paeoniifolius 


SZTL 
KZSMY 
WFSY 
YXSBQ 
GXKK 
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NGNS 


GXLLG 


GXNL 
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Hap 15(6). Hap_16 (1), Hap 17 (1). 

Hap 18 (1) 
Hap 5 (1). Hap 6 (1). Hap 7 (1). Hap 8 

(1). Hap 9 (2). Hap 10 (1) 
Hap 11 (5) 


Hap 12 (1). Hap 13 (3). Hap 14 (1). 
Hap 15 (2). Hap 16 (1). Hap 17 (1) 


Hap 13(1). Hap 15 (4). Hap 18 (1) 


Hap 19 (7). Hap 20 (5). Hap 21 (5). 
Hap 22 (1). Hap 23 (1). Hap 24 (11). 
Hap 25 (1). Hap 26 (1). Hap 27 (1). 
Hap 28 (1) 
Hap 19 (7) 
Hap 20 (5) 
Hap 21 (5). Hap 22 (1). Hap 23 (1) 
Hap 24 (6). Hap 25 (1). Hap 26 (1) 
Hap 24 (5). Hap 27 (1). Hap 28 (1) 
Hap 29 (17). Hap 30 (13). Hap 31 (1). 
Hap 32 (24). Hap 33 (1). Hap 34 (1). 
Hap 35 (1) 
Hap 29 (7) 
Hap 29 (7) 
Hap 29 (3) 
Hap 30 (13) 

Hap 31 (1). Hap 32 (6). Hap 33 (1) 
Hap 32(5). Hap 34 (1). Hap 35 (1) 
Hap 32 (7) 

Hap 32 (6) 

Hap 36 (2). Hap 37 (2). Hap 38 (1). 
Hap 39 (1). Hap 40 (1). Hap 41 (1). 
Hap 42 (1). Hap 43 (1). Hap 44 (1). 
Hap 45 (1). Hap 46 (1). Hap 47 (1). 
Hap 48 (1). Hap 49 (1) 


0.719 — 0.001 07 
0 0.000 — 0.000 00 
0 0.000 — 0.000 00 
0 0.000 — 0.000 00 
19 0.911 0.00137 
8 0.952 . 0.000 63 
0 0.000 — 0.000 00 

0.929 — 0.000 94 
4 0.600 0.000 53 
36 0.829 0.001 53 
0 0.000 — 0.000 00 
0 0.000 — 0.000 00 
7 0.524 0.000 74 
18 0.464 0.001 18 
2 0.524 0.00025 
6 0.704 — 0.000 42 
0 0.000 — 0.000 00 
0 0.000 — 0.000 00 
0 0.000 — 0.000 00 
0 0.000 — 0.000 00 
2 0.464 — 0.00022 
2 0.524 — 0.000 12 
0 0.000 — 0.000 00 
0 0.000 — 0.000 00 
73 0.983 0.004 14 


MXXZ 5 Hap 36 (2). Hap 37 (2). Hap 38 (1) 2 0.800 0.000 44 


Hap 39 (1). Hap 40 (1). Hap 41 (1). 
DW 5 14 1.000 — 0.001 92 
Hap 42 (1). Hap 43 (1) 


Hap 44 (1). Hap 45 (1). Hap 46 (1). 
NJZ 6 p (D p-45 () p_46 (1) 66 1.000 0.006 73 
Hap 47 (1). Hap 48 (1). Hap 49 (1) 


Hap 50 (2). Hap 51(1). Hap 52 (1). 


LX ES 
13 Hap 53 (4). Hap 54 (1). Hap 55 (2). 56 0.897 . 0.003 76 
A. kiusianus 
Hap 56 (1). Hap 57 (1) 
GLYJC 4 Hap 55 (2). Hap 56 (1). Hap 57 (1) 5 0.833 0.001 15 
JABF 4 Hap 50 (2). Hap 51 (1). Hap 52 (1) 49 0.833 0.00931 
YLSNG 5 Hap 53 (4). Hap 54 (1) 1 0.400 0.000 17 


表 4 西南 地区 6 个 魔芋 种 的 种 间 遗 传 分 化 系数 (Fsr) 
Table 4 Genetic differentiation coefficient (pairwise Fsr) among six Amorphophallus species from 
Southwest China 


物种 花 魔 芋 示 京 魔 芋 56 盟 魔芋 HEF 疣 柄 魔 苹 东亚 魔芋 
Species A.konjac A. tonkinensis A. krausei A. yunnanensis A. paeoniifolius A. kiusianus 
TEEF 
A. konjac 
东京 魔芋 
0.942 
A. tonkinensis 
西 盟 魔 芋 
0.481 0.920 
A. krausei 
TUR 
0.967 0.936 0.942 
A. yunnanensis 
疣 本 魔芋 
0.818 0.807 0.805 0.860 
A. paeoniifolius 
0.895 0.892 0.869 0.934 0.775 
A. kiusianus 


ik: 所 有 值 均 达 到 显著 性 水 平 (P<0.05) . 
Note: All values are significant (P<0.05). 


2.3 魔 苹 属 系统 发 育 关系 

为 评估 魔芋 属 各 物种 的 系统 发 育 关 系 ， 结 合 GenBank 数据 库 下 载 的 21 个 魔芋 种 的 
cpDNA 序列 进行 系统 发 生 分 析 ( 表 5) , 根 据 BIC (Bayesian information criterion? 评分， 
HKY+F+R2 模型 被 检测 为 最 优 核 酸 蔡 换 模型 。 最 大 似 然 树 表 明 ，27 个 魔 苹 物种 聚 成 三 个 主 
要 分 支 ， 非 洲 分 文 、 东 南亚 分 文 和 东亚 大 陆 分 支 。 本 研究 关注 的 6 个 物种 则 以 较 高 的 支持 率 
分 别 被 划分 在 东亚 大 陆 分 支 和 东南 亚 分 支 ， 疣 柄 魔 蔷 CA. paeoniifolius) 列 入 东南 亚 分 支 。 
而 东亚 大 陆 分 支 又 进一步 分 化 为 两 支 ,分支 A 包含 花 魔芋 (4. konjac) 和 西 嚼 魔芋 (4. krausei), 
分 支 B 由 东亚 魔芋 (A. kiusianus) ~ WEF CA. yunnanensis) 和 东京 魔芋 CA.tonkinensis) 
构成 (图 2)。Neighbor-Net 网 状 进化 分 析 的 结果 与 ML 树 基本 一 致 ， 支 持 东亚 魔芋 、 汗 魔芋 
和 东京 魔芋 构成 一 个 分 文 ， 而 花 魔 芋 与 西 盟 魔芋 的 亲缘 关系 较 近 的 结论 (图 3) 。 


本 研究 下 载 的 魔芋 cpDNA 序列 NCBI 登录 号 


Table 5 Accession numbers of cpDNA downloaded from NCBI GenBank in this study 


NCBI GenBank 登录 号 
物种 
NCBI GenBank accession number 

SU trnL rbcL trnK-matK. 
A. abyssinicus AF387433.1 AF497060.1 AF387379.1 
A. angolensis AF387458.1 AF497061.1 AF387404.1 
A. ankarana AF387434.1 AF497062.1 AF387380.1 
A. canaliculatus AF387439.1 AF497066.1 AF387385.1 
A. commutatus AF387441.1 AF497069.1 AF387392.1 
A. dracontioides AF387444.1 AF497072.1 AF387389.1 
A. eburneus AF387445.1 AF497073.1 AF387390.1 
A. eichleri AF387446.1 AF497074.1 AF387391.1 
A. galbra AF387447.1 AF497075.1 AF387393.1 
台湾 魔芋 A. henryi AF387448.1 AF497076.1 AF387394.1 
ZEF A. hirtus AF387450.1 AF497078.1 AF387396.1 
A. hottae AF387451.1 AF497079.1 AF387397.1 
A. lambii AF387454.1 AF497082.1 AF387400.1 
A. lewallei AF387455.1 AF497083.1 AF387401.1 
A. rhizomatosus AF387469.1 AF497096.1 AF387415.1 
A. sagittarius AF387470.1 AF497097.1 AF387416.1 
A. taurostigma AF387473.1 AF497101.1 AF387420.1 
ERE A. titanum AF387474.1 AF497102.1 AF387421.1 
A. variabilis MF680482.1 AF497103.1 AF387422.1 
谢 君 魔芋 A. xiei KY887268.1 KY887100.1 KY887184.1 
A. zenkeri AF387477.1 AF497105.1 AF387424.1 
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2 基于 cpDNA 构建 的 魔芋 属 各 物种 最 大 似 然 法 系统 进化 树 
Fig. 2 Maximum likelihood phylogenetic tree Showing the genetic relationships among the 


observed cpDNA haplotypes of Amorphophallus species 
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图 3 基于 西南 地 区 魔芋 属 6 个 种 的 cpDNA 单 倍 型 构建 Neighbor-Net 进化 树 
Fig. 3 Neighbor-Net tree constructed with cpDNA haplotypes of six Amorphophallus species in 
Southwest China 


3 讨论 与 结论 


遗传 多 样 性 与 遗传 分 化 不 仅 能 反映 物种 遗传 变异 的 高 低 , 还 能 在 一 定 程 度 上 推断 群体 的 
演化 机 制 ， 为 制定 保护 措施 提供 依据 《〈 王 峥 峰 和 葛 学 军 ，2009) 。 本 研究 检测 到 西南 地 区 魔 
芋 属 的 6 个 物种 存在 低 水 平 的 群体 遗传 多 样 性 , 造成 此 现象 的 主要 原因 可 能 是 植物 的 自身 散 
布 能 力 有 限 ， 西 南山 地 的 生境 阻隔 造成 了 群体 遗传 多 样 性 降低 〈Gao et al., 2015) 。 我 国 西 
南山 地 的 多 种 植物 ， 如 苦 曹 苦 、 胡 黄连 等 ， 也 被 报道 由 于 隔离 造成 了 低 水 平 的 群体 遗传 多 样 
性 (Gao et al., 2015; 李 国 栋 等 ，2016; Wang et al., 2017) 。 此 外 , 近年 来 西 南 地区 野生 魔 芋 
的 生境 由 于 人 为 破坏 呈 破 碎 化 , 加 剧 了 种 群 训 退 和 地 理 隔 离 , 这 是 群体 遗传 多 样 性 的 降低 的 
AKAZ GUKE, 2016) 。 针 对 该 情况 ， 可 根据 魔芋 的 遗传 分 化 格局 ， 确 定 核心 种 质 资 
源 ， 通 过 建立 群体 种 源 保护 地 、 种 质 资 源 转 等 多 种 措施 来 进行 保育 〈 贼 润 国 等 ，2016) 。 而 
在 物种 水 平 上 , 溃 魔 苹 的 遗传 多 样 性 是 6 个 种 中 最 低 的 , 预示 着 该 物种 适应 环境 变化 的 能 
较 其 他 种 更 弱 ， 后 续 应 加 强 对 其 野生 群体 的 保护 。 

系统 发 育 分 析 表 明 魔 芋 属 物种 按照 地 理 分 布 形成 三 个 主要 分 支 , 而 东亚 大 陆 的 类 群 则 进 
一 步 分 化 为 两 支 (Claudel et al., 2017) 。 目 前 对 魔芋 东亚 大 陆 类 群 分 化 为 两 支 的 原因 尚未 有 
明确 结论 ,两 个 分 支 之 间 存 在 地 域 重 钱 , 魔 苹 属 早期 演化 的 快速 扩张 可 能 导致 了 该 分 化 格局 
(Claudel et al., 2017) 。 形 态 学 研究 认为 ， 东 亚 大 陆 两 个 类 群 间 的 果实 颜色 存在 差异 ， 可 能 
与 吸引 相应 昆虫 进行 种 子 散 播 有 关 〈Claudel et al., 2017) 。 鉴 于 此 ， 生 态 适 应 可 能 也 是 东亚 
大 陆 类 群 的 分 化 机 制 之 一 。 细 胞 学 研究 也 为 推断 该 属 的 演化 历史 提供 了 一 些 佐 证 〈 张 风 洁 ， 
2014) 。 学 者 认为 2n=26 是 魔 苹 属 的 原始 核 型 ，2n=24 和 2n=28 由 减 数 分 裂 过 程 配子 丢失 或 
増加 1 条 染色 体 造 成 ， 而 2n=39 则 可 能 是 由 未 正常 减 数 分 裂 的 配子 (n=2x=26) 与 正常 减 数 
分 裂 的 配子 (n=x=13 ) 杂交 形成 (Zhao etal., 2021) 。 针 对 本 研究 的 物种 ， 东 南亚 分 支 的 疣 
柄 魔芋 和 A. commutatus 的 染色 体 数 量 分 别 为 2n0=28 和 2n=26， 东 亚 大 陆 分 支 的 花 魔 芋 、 
西 盟 魔 芋 、 滇 魔芋 和 谢 君 魔芋 的 染色 体 数目 均 为 2n0 = 26 CK GS, 20140 。 目 前 染色 体 核 
型 研究 涉及 的 魔芋 物种 较 少 ,后 续 需 要 解析 更 多 物种 的 染色 体 组 型 ， 以 期 更 深入 了 解 魔芋 属 
的 演化 历史 及 规律 。 


本 研究 鉴定 了 西南 地 区 魔芋 代表 物种 间 的 杀 缘 关系 , 虽然 我 国 魔芋 栽 增 面积 位 居 世 界 第 
， 但 育种 资源 狭 罕 ， 当 前 品种 已 不 能 满足 种 植 产 业 的 需要 。 要 解决 魔芋 的 良种 问题 ， 杂 交 
育种 不 失 为 一 种 可 行 的 解决 方案 。 目前 已 有 一 些 研究 开展 了 魔王 的 种 间 杂 交 实 验 , 但 需要 注 
意 因 远 缘 杂交 成 功率 低 、 子 代 不 育 等 造成 经 济 损失 《〈 刘 二 喜 等 ，2020) 。 根 据 本 研究 得 出 的 
魔芋 属 物种 的 亲缘 关系 合理 选择 杂交 亲本 组 合 , 可 为 今后 魔 苹 的 种 质 创 新 、 杂 交 育 种 及 和 杂 
优势 群 的 构建 提供 理论 依据 。 
综 上 ， 为 对 我 国 西南 地 区 的 魔芋 野生 资源 进行 遗传 评价 ， 研 究 利 用 3 个 cpDNA 标记 分 
析 了 魔芋 属 6 个 物种 的 遗传 多 样 性 与 遗传 分 化 , 鉴定 了 各 种 之 间 的 系统 进化 关系 。 结 果 表 明 ， 
生境 隔离 和 人 为 干扰 可 能 导致 了 魔芋 野生 群体 的 遗传 多 样 性 降低 , 东亚 大 陆 类 群 分 化 为 两 支 
可 能 与 早期 演化 的 快速 扩张 和 生态 适应 相关 。 魔 芋 属 种 间 的 杀 缘 关系 鉴定 可 为 后 续 的 野生 资 
源 利 用 黄 定 理论 基础 。 
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